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条锈病是世界范围内小麦最重要的病害之一,选
育推广抗病品种是防治该病最经济、安全、有效的途
径。但因条锈菌变异和抗源单一化,常常导致品种抗
性迅速丧失。近年来,条锈病新小种条中30(CY30)、
条中31(CY31)和32(CY32)的出现,导致条锈病在小
麦种植区流行成灾。四川自1996年以来,连年条锈病
暴发流行,每年小麦重发病面积达40万~50万hm2,
占全省小麦播种面积的25%~30%。因此,发掘和研究
新的抗条锈病基因资源并研究其抗病基因类型及遗
传规律,是选育抗条锈病品种的先决条件,亦是一项
长期的任务[1]。
国外小麦栽培品种是一个宝贵而丰富的抗病资源
库,如小麦品种Sunco是澳大利亚优质面条小麦,在
成株期对中国条锈病高抗-免疫;品种Cook的抗条
锈病抗源由 1个 Yr18基因和 2个微效基因组成;品
种Atila的抗性由 3个抗性基因构成[2]。在小麦抗性
育种中,它们的抗性基因容易表达,而小麦近缘属种
的抗性基因转入栽培小麦中后,常有表达受抑制现
象[3]。
在作抗病性遗传研究时,群体的构建是非常重要
的。常用的方法为将P1、P2、F1、BC1、F2、F3群体进行
联合分析。如采用双单倍体(DH)群体,可以较为方便
较准确的研究主基因座位的基因作用方式及效应大
小(甚至包括基因座位间的互作),与杂交的早期分离
世代F2、B1、B2乃至F3代群体相比,DH群体不含显
性效应,遗传参数较少,而且用于统计分析的数据实
为家系均值,减少了环境的影响,能够有效的代表其
相应的基因型值[4]。笔者就利用双单倍体(DH)群体
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川育12则表现为高感。利用Sunco/川育12的双单倍体(DH)群体对Sunco进行抗条锈病遗传研究,结
果表明,品种Sunco可能具有持久抗性,抗性是由一对主效基因和两对微效基因联合作用的结果;主效
基因的抗性反应为抗-中抗(R-MR),微效基因单独存在作用不明显,但与主效基因结合起来会加强抗
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(高抗-免疫品种Sunco与高感品种川育12构建),对
高抗-免疫品种Sunco的成株期抗条锈病性状进行遗
传分析,为寻觅新抗源和进一步利用提供理论基础。
1材料与方法
1.1供试材料
抗病亲本 Sunco在成株期对条锈病小种条中 32
(CY32)表现免疫—高抗(I—HR),由 R.A.McIntosh
教授提供;四川品种川育 12则高感(HS);Sunco/川
育12的双单倍体(DH)群体由南昆士兰大学提供;条
锈病小种条中32(CY32)菌种和诱发材料铭贤169由
四川省农科院植保所提供。
1.2田间设计与处理
试验于 2004—2005年度在四川省农科院温江试
验站进行。2004年10月下旬将供试材料Sunco、川育
12和 DH群体各种植 1行;行长 1m,行距 0.25m,大
区之间留相同的宽或窄走道,宽走道0.5m,用于田问
管理和调查记载,窄走道0.2m,用于播诱发品种铭贤
169;每10行材料间种1行诱发感病品种铭贤169。
1.3接种鉴定与抗性遗传分析
2005年 3月上中旬,于拔节期用条锈病条中 32
(CY32)菌种对双亲、DH群体和铭贤169进行接种。
接种后30d开始观察记载,共3次。抗性反应型分为:
免疫—高抗(I—HR),抗(R),中抗(MR),中感(MS),
感(S)和高感(HS)6级。根据DH群体的抗性分离比
例来确定抗性基因对数[5]。
2结果与分析
2.1基于1对主基因抗性的遗传分析
表 1列出了 Sunco/川育 12DH群体抗性反应的
单系分布情况。如果将Sunco/川育12的DH群体对
条锈病的反应型分为抗感两类,即抗病类型为从免疫
到中抗共26个系,感病类型为从中感到高感共36个
系。将抗病类型和感病类型 株系比例进行χ2测验,
结果符合一对主效基因控制的1:1的分离规律。这一
结果表明,Sunco含有一对主效抗病基因AA(抗性基
因暂用AA、BB、CC表示)。
2.2基于微效多基因抗性的遗传分析
如表1所示,Sunco/川育12的DH群体并不是完
全表现为双亲的两种抗病反应型:免疫—高抗(I—
HR)和高感(HR),而是还有相当一部分株系介于双亲
之间,表现为抗(R)、中抗(MR)、中感(MS)、感(S)、高
感(HS)。如将DH群体分为两类:即抗病反应型类似
抗病亲本的免疫—高抗(I—HR)为一类,其余反应型
从抗到高感(R—HS)全部为一类,并将I—HR类型株
系与R—HS类型株系按比例进行χ2测验,符合三对
基因控制的 1:7的分离规律(表 2),表明 Sunco含有
三对抗条锈病基因AABBCC。
基于三对抗条锈病基因(AABBCC)的DH群体可
能基因型与表现型分布如表2所示。如果AA为主效
基因,BB和 CC为微效修饰基因,那么可 将 Sunco/
川育 12的 DH群体的 8种抗条锈病基因型分为四
类,第一类为主效基因+2对微效基因(AABBCC),表
现型为免疫—高抗(I—HR),经 χ2测验 符合 1:7分
离规律;第二类为主效基因(AAbbcc)和主效基因 +1
对微效基因(AABBcc+AAbbCC),表现型为抗—中
抗(R—MR),经 χ2测验 符合 3:5分离规律 ;第三类
为只有 2对微效抗性基因(aaBBCC),表现型为中
感—感(MS—S),经 χ2测验 符合 1:7分离规律 ;第
四类为无抗性基因或只有 1对微效基因 (aabbcc+
aaBBcc+aabbCC),表现型为高感(HS),经χ2测验 符
合3:5分离规律。结果表明,主效基因的抗性反应为抗
-中抗(R-MR),微效基因单独存在时作用不明显,只
有与主效基因结合起来才起到增强抗病性的作用。
3讨论
研究结果表明,澳大利亚的优质面条小麦品种
表1Sunco/川育12的DH群体抗性反应的单系分布
表2Sunco/川育12的DH群体基因型抗性反应的单系分布
注:卡方测验为一类基因型与其于基因型之比,χ20.05.1=3.84。
Sunco对中国流行的条锈病生理小种的抗性是由一对
主效基因和两对微效基因的联合作用的结果,主效基
因的抗性反应为抗 -中抗(R-MR),微效基因单独存
在时作用不明显,只有与主效基因结合起来才起到增
强抗病性的作用。这与R.P.Singh描述的具有微效多
基因的持久抗性品种很相似:单个抗性基因存在时,
只能减轻一点病害进程,而几个基因联合作用则将提
高抗病性。所以Sunco可能是具有微效基因的持久抗
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性品种,但国内有关此类型抗性材料的研究报导较
少。万安民等(2000)通过对国外持久抗条锈病小麦品
种抗性特点的研究表明,中国此类小麦品种还比较稀
少,被育种家利用的更少,因此今后应尽快利用它们,
这将对持续治理中国小麦条锈病有重要意义[6]。徐世
昌等(2001)对小麦京核891-1的抗条锈性进行遗传分
析表明 ,该材料至少具有2对显性主效、1对隐性微
效抗条锈基因,并建议作为重要抗源利用[7]。而Sunco
不仅品质优,而且可提供1对主效基因和2对微效抗
性基因,易于实现所育品种的“ 多基因屏障”,无疑是
优质抗病育种的重要资源。
现在育成的大部分抗条锈病品种具有主基因抗
性,随着条锈病新生理小种的出现而非常迅速地丧失
其抗性。为有效解决这一问题,植病学家曾提出各种
理论,如基因布局、基因轮换、多基因屏障[7]、利用微效
基因抗性[8]等。CIMMYT则有效地运用了微效多基因
的持久抗性,如使用具有微效多基因的抗源材料
Cook(Yr18+2个微效基因)、Vivitsi(Yr18+3或4个微
效基因)等[2]。研究结果表明对条锈病免疫—高抗品种
Sunco的抗性是由一对主效基因和两对微效基因联合
作用的结果,说明使用具有微效多基因的持久抗性来
解决四川条锈病严重流行的问题是可行的。
另外,研究结果显示,只有主效基因与至少有一对
微效基因结合,才能有效,主效基因和两对微效基因
结合(AABBCC)的出现频率较低,在 DH群体中是
1/8(表2),而在F2分离群体中则将是64/1。所以将具
有微效多基因的持久抗性引入到小麦具体育种工作
中,如果采用常规育种,则须加大育种群体,增加工作
量。Daniel建议用具有持久抗性或已经丧失专化 (完
全)抗性,但还具有残余抗性的品种为亲本与具有持
久抗性品种进行杂交,分离群体中出现具有较高水平
持久抗性后代的机会要大得多[8]。但如果运用分子标
记辅助选育,进行抗性基因累加的办法,将是一条更
有效的途径。
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